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INTRODUCCIÓN 
El taladro Mediterráneo del maíz (TMM, Sesamia J7onagríoides L.) es un lepidóptero que 
disminuye la producción de maíz. El estucHo de asociación a nivel de todo el genoma (GWAS) 
hasado en el desequilibrio de ligamiento es un enfoque que ofrece una alta resolución comparado 
con los_estudios convencionales de QTLs. Un gran número de marcadores SNPs se han locali-
Indo en un panel de líneas puras de maíz (panel de asociación, PA) que representan la variabíJídad 
del maíz cultivado en las zonas templadas del planeta. Se ha realizado GWAS, utilizando ese 
!lA, para diferentes caracteres de interés agronómico pero no se ha utilizado para caracteres de 
resistencia (j plagas. Así, el objetivo de este trabajo fue realizar GWAS para caracteres de resis-
tencia al TMM. 
MATERIAL Y MtTOOOS 
Un subconjunto del PA (270 líneas) fue evaluado para resistencia al ataque de TMM durante 
tres años (20 10, 201] Y 2(12) mediante un diseño (x-latice en la MBG de Pontevedra. Cinco 
plantas de cada parcela fueron infestadas artificialmente con huevos de TMM. Se midieron la 
longitud de galerías producidas por los taladros (LG) medida en cm y la resistencia en grano 
(RG) medida visualmente con una escala subjetiva de resistencia de ] a 9 (1 = totalmente dañada 
y 9 totalmente sana). Se utilizaron aproximadamente 472 k SNPs (50 k Ilumina SNPs + 425 
SNPs GBS) distribuidos en los diez cromosomas del maíz. El análisis de asociación se realizó 
con el programa Tassel ver 4.1.26 Y en el modelo se incorporó L1na matriz de estructura pobla-
cionai (Q) y una matriz de parentesco (K) para corregir y minimizar la tasa de falsos positivos. 
Los genes que contienen o que estún cerca de los SNPs significativamente asociados a cada ca-
rácter fueron identificados y caracterizados mediante el uso del buscador MaizeGDB usando el 
genoma de referencia de 1373. 
RESU¡;rADOS y DISCUSIÓN 
Se localizaron cuatro SNPs significativamente asociados él LG, tres fueron localizados en el 
cromosoma 1 y otro en el cromosoma 8 (Tabla 1). Tres de los cuatro SNPs se consideraron aso-
ciaciones preliminares debido él que el alelo de menor frecuencia estuvo presente en menos del 
5% de los individuos. Los genes candidatos que contienen estos SNPs codifican putativamente 
las enzimas: beta-alanine-pyruvate transaminase, un compuesto activo del repelente a insectos 
lR3535 (Barnard et aL, 2002); Bela-galactosidase, involucrado en la degradación de la pared ce-
lular (Hwang el al. 20 1 1); una proteína nucleolar de dominio WD40, relacionada en la conexión 
de estímulos inter celulares (Stirnimann el al. 20 10), y en el cromosoma 8 un receptor proteina 
kinase like, que juega un papel central en la señalización durante el reconocimiento de patógenos 
y la subsecuenle activación de los mecanismos de defensa de la planta (Afzal et al., 2008). 
Otro SNP significativamente asociado a RG fue localizado en el cromosoma 3 y se encontró 
en desequilibrio de ligamiento con la región exónica del gen cystetinl que codifica un inhibidor 
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de la cisteína proteinasa, una proteína anti metab61ica sintetizada en el grano de maíz y que in-
terfieren en el sistema digestivo de insectos (Ussuf et al., 2001). 
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Tabla I. Resumen de los SNPs significativamente asociados a longitud de galería (LG) y resistellcia ell grano <R(;) y 
sus genes candidatos. 
Crom CaraClcr SNP P-valor Gcn candidato 
LG 56,675,774 4.50 x JO.7 0.0 I 7 0.10 GRMZM2Cim0571 
LG 206,788.529 1.87 x JO.(' 0.046 0.10 GRMZM2G 175779 
LG 251 ,620,309 3.23 x lO·'! 0,017 0.10 GRMZM2GO 15005 
3 RG 187,742.562 1.68 x 10 6 0.045 0.09 GRMZM2G438551 
8 LG 11 2.59 x 10·(1 0.100 0.09 GRMZM2G080851 
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